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摘要:采用 rep-PCR技术对福建省 189个稻瘟病菌菌株进行 DNA指纹图谱分析.结果表明:在 58%相似水平上可以将供试
菌株分为 15个遗传谱系 ,表明该菌具有丰富的多态性.其中谱系 FJL04出现频率为 35.98%, 为优势谱系.利用全国统一生
理小种鉴别体系和 LTH-NILs鉴别体系从供试的 189个稻瘟病菌株中分别鉴别出 15和 21个致病型(生理小种),优势型分
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Abstract:TheDNAfingerprintsof189isolatesofMagnaporthegriseafromFujianwereconstructedusingrep-PCRtechnique.Ali-












别稻瘟病菌致病型易受到鉴别品种 、外界环境 、不同研究者等因素的影响.自 20世纪 80年代以来 ,国内外




EcoRI方法研究了福建省稻瘟病菌遗传结构 ,将供试的 70个菌株划分为 28个谱系 ,其中 FJ-01为优势谱
系.伍尚忠等
[ 3]











福建农林大学学报(自然科学版) 第 38卷 第 2期
JournalofFujianAgricultureandForestryUniversity(NaturalScienceEdition) 2009年 3月
DOI :10.13323/j.cnki.j.fafu(nat.sci.).2009.02.006
多样性分析 ,将供试菌株划分为 7个遗传谱系.本研究采集福建省各水稻种植区稻瘟病菌 ,利用全国统一
稻瘟病菌生理小种鉴别体系和 LTH近等基因系鉴别体系对病菌群体进行鉴别 ,并采用 rep-PCR技术进行


























(NH4)2SO4 , pH9.2;dNTPs浓度为 185 μmol· L
-1
;Taq酶 0.5U;模板 DNA50 ng,石蜡油覆盖.设阴性
对照.反应参数:95 ℃预变性 2.5min;94℃变性 1min, 62℃退火 1min, 65 ℃延伸 10min, 4次循环;94℃










别品种种植及稻瘟病菌接种方法见文献 [ 12] .供试土壤为壤质土 , pH值 7.25,有机质含量为 2.61%,速效
磷含量 198.9 mg· kg
-1
, 速效钾含量 318.5 mg· kg
-1
,碱解氮含量 141.8 mg· kg
-1
, 全氮质量分数
0.158%,全磷质量分数 0.287%,全钾质量分数 2.50%,有效硫含量 47.54 mg·kg
-1
.病情标准调查详见文
献 [ 13] .
2　结果与分析
2.1　福建省稻瘟病菌 DNA指纹分析与谱系划分
189个稻瘟病菌基因组 DNA经 rep-PCR扩增后共获得 33条分子质量不等的 DNA片段 ,可以获得
151个单型(haplotype,带型完全相同的菌株归为一个单型)(图 1).根据扩增的 DNA指纹图谱进行 UPG-
MA聚类分析 ,在 58%的相似水平上将 151个单型划分为 15个遗传谱系.谱系 FJL04、FJL03、FJL01分别包
含了 54、51、19个单型的 68、64、23个菌株 ,出现频率分别为 35.98%、33.86%、12.17%.这几个谱系包含了
82.01%的供试菌株 , FJL04为优势谱系 , FJL03为亚优势谱系.其余 34个菌株分属于其它 12个谱系 ,其中
FJL07、FJL08、FJL11、FJL12和 FJL15为单菌株谱系 ,其它谱系分别由 2-7个菌株组成(图 2).
2.2　利用 2套鉴别体系对福建省稻瘟病菌的鉴别结果
利用全国统一生理小种 7个鉴别品种 ,可以将供试的福建省稻瘟病菌 189个菌株划分为 4群 15个致
病型(生理小种),分别是 ZA、ZB、ZC和 ZG群 ,其中 ZB群为优势群 , ZB13为优势致病型 ,出现频率为
58.72%.利用 LTH-NILs鉴别品种 ,可以将供试菌株划分为 21个致病型 ,其中 J76.2为优势型 ,出现频率为
28.57%;J72.2为亚优势型 ,出现频率为 14.82%;J74.2和 J77.2类型在群体中为主要致病型 ,出现频率分





别结果与遗传谱系进行比对 ,发现谱系中出现 1-7个致病型 ,主要谱系 FJL03的 64个菌株和 FJL04的 68
个菌株都出现了 7个致病型.将 LTH-NILs鉴别品种的鉴别结果与遗传谱系进行比对 ,发现谱系中出现 1







致病型 出现频率 /% 致病型 出现频率 /%
ZA5 1.06 ZB29 0.53
ZA13 1.59 ZB31 2.65
ZA63 0.53 ZC1 1.06
ZB1 3.17 ZC9 1.59
ZB5 2.65 ZC13 7.40
ZB9 7.41 ZC15 2.12















J0.2 3.70 J53.2 1.06 J71.2 1.59
J10.2 0.53 J54.2 1.06 J72.2 14.82
J32.2 0.53 J56.2 1.06 J73.2 3.70
J33.2 1.06 J60.2 2.65 J74.2 12.17
J36.2 1.06 J62.2 3.7 J75.2 1.06
J4.2 1.59 J63.2 1.06 J76.2 28.57
J52.2 2.12 J70.2 5.82 J77.2 11.11
　　同一致病型的菌株也可分布在不同谱系中 ,如致病型 ZB13和 ZB9的 125个菌株分布于 FJL01、
FJL02、FJL03、FJL04、FJL05、FJL06、FJL09、FJL10和 FJL14 9个谱系中;致病型 J72.2、J74.2、J76.2和 J77.2
的 126个菌株分布于 FJL01、FJL03、FJL04、FJL05、FJL06、FJL07、FJL10、FJL11、FJL12、FJL13和 FJL14 11个
谱系中.利用 2套鉴别体系鉴别品种 ,结果表明反应型均一致的菌株也可分布在不同的遗传谱系中 ,如反
应型为 ZB13-J72.2的 5个不同地方不同年份的菌株(JL0511、ZN0403、JL0609、JL0507、SH0523)可分布在
FJL01、FJL03和 FJL04遗传谱系中;反应型为 ZB13-J76.2的 4个菌株 (NJ0502、SH0623、 SH0607和
ND0326)可分布在 FJL01、FJL03和 FJL04遗传谱系中(JL0511为菌株代号 , JL表示将乐县 , 0511代表 2005
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年分离的第 11号菌株).同一地方同一年份采集的菌株的致病性和遗传特征具有较大差异 ,如 2005年在









FJL01 19 23 ZA13、ZB9、ZB13、ZB15 J53.2、J71.2、J72.2、J74.2、J76.2、J77.2
FJL02 2 2 ZB13 J0.2
FJL03 53 64 ZA5、ZA63、ZB9、ZB13、ZB16、ZC9、ZC13 J0.2、J4.2、J54.2、J60.2、J62.2、J63.2、
J71.2、J72.2、J74.2、J76.2、J77.2
FJL04 48 68 ZB1、ZB5、ZB9、ZB13、ZB32、ZC13、ZC15 J32.2、J56.2、J60.2、 J62.2、J63.2、J70.2、
J72.2、J74.2、J75.2、J76.2、J77.2
FJL05 6 6 ZB13、ZC1、ZC15 J52.2、 J54.2、J56.2、 J77.2
FJL06 7 7 ZB13、 ZC9 J33.2、J53.2、J72.2
FJL07 1 1 ZB32 J76.2
FJL08 1 1 ZG1 J10.2
FJL09 2 2 ZB13 J73.2
FJL10 4 4 ZB5 、ZB13、ZC1、ZC15 J62.2、J76.2
FJL11 1 1 ZC15 J77.2
FJL12 1 1 ZC13 J74.2
FJL13 2 3 ZB31 J52.2、J77.2
FJL14 3 5 ZB9、ZC13 J36.2、J4.2、J74.2、J52.2
FJL15 1 1 ZB29 J52.2
Total　 151 189 15 21
　　
3　讨论
本试验采用 rep-PCR技术获得 DNA指纹 ,将福建省 189个稻瘟病菌株划分为 15个谱系(单元型
151);采用全国统一生理小种鉴别品种和 LTH-NILs鉴别品种分别将供试的 189个菌株划分为 15和 21个
127
　第 2期 杜宜新等:福建省稻瘟病菌遗传谱系与致病型的关系























系 ,这与上述观点相一致.其原因可能是病菌的毒性具有复杂的遗传背景 ,通过 rep-PCR扩增得到的 DNA
指纹是中性的分子标记 ,反映基因组中 DNA序列的同源性和变异性 ,体现稻瘟病菌在 DNA水平上的差
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